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喀斯特高原峡谷石漠化植被恢复对土壤微生物
群落结构和有机碳的影响
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摘　 要: 为探究喀斯特高原峡谷石漠化植被恢复对土壤微生物群落结构、土壤有机碳组分变化的影响以及

有机碳与微生物的关系ꎬ该文以贵州喀斯特高原峡谷耕地 (对照)和典型植被恢复(花椒林和天然次生林)
的土壤(０~ ２０ ｃｍ)为研究对象ꎬ测定土壤有机碳及组分含量、微生物群落组成和多样性ꎬ研究了植被恢复后

土壤有机碳及组分含量和微生物多样性及群落组成的变化特征ꎬ并分析有机碳组分与微生物类群的关系ꎮ
结果表明:(１)植被恢复显著增加了土壤有机碳及组分含量ꎬ并且 ０~ １０ ｃｍ 土层相对 １０~ ２０ ｃｍ 土层增加更

显著(Ｐ<０.０５)ꎮ (２)植被恢复明显改变了土壤微生物 β 多样性和物种相对丰度ꎬ但 α 多样性并未发生显著

变化ꎮ (３)所有样品中土壤的主要优势细菌门为未分类细菌(ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿＿Ｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌

门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、变形菌门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ) 和酸杆菌门 ( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)ꎬ主要优势真菌为子囊菌门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、未分类真菌(ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)和被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ
(４)与土壤有机碳及组分密切相关的细菌主要为放线菌门中的浅野式菌属、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ ＿＿６７￣１４、土壤红杆菌属、
ｎｏｒａｎｋ＿ ｆ ＿＿ Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、 链霉菌属及子囊菌门中的 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｐ ＿＿ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、 Ｓｅｔｏｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、
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属、耳孢菌属、外瓶霉属ꎮ 该研究结果表明ꎬ喀斯特石漠化治理植被恢复可以促进土壤有机碳的积累ꎬ改变微

生物群落ꎬ其中放线菌门和子囊菌门是影响有机碳及组分变化的关键物种ꎮ
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Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ａｒｅ ｋｅｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｋａｒｓｔ ｓｏｉｌꎬ ｋａｒｓｔ ｒｏｃｋｙ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎꎬ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

　 　 土壤有机碳库是地球表层系统中最具有活性

的生态碳库之一ꎬ对维持陆地生态系统的碳平衡

具有重要作用(李龙等ꎬ２０１４ꎻ刘林馨等ꎬ２０１８)ꎮ
土壤有机碳(ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ＳＯＣ)根据其稳定

程度可以分为活性有机碳和惰性有机碳(Ｐａｔｔｏｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ１９８７)ꎮ 活性有机碳对土壤环境变化的响应极

为敏感ꎬ易氧化分解(向慧敏等ꎬ２０１５)ꎮ 已有研究

探讨了植被恢复对 ＳＯＣ 及组分变化的影响(李正

才ꎬ２００６ꎻ白义鑫等ꎬ２０２０ꎻ罗娜娜等ꎬ ２０２３ꎻ张穗

粒等ꎬ２０２３)ꎮ 然而ꎬ植被恢复对 ＳＯＣ 及组分的影

响方向和幅度存在不一致ꎬ具有相当大的不确定

性ꎮ 植被恢复显著减少(Ｒｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)、增加

(Ｄｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ ) 或 没 有 改 变 ( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ＳＯＣ 含量ꎮ 这可能与植被恢复后的各种生

物和微生物因素ꎬ如土壤深度、植被类型(Ｘｉａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２１)、 ＳＯＣ 组分的变化 ( Ｓｃｈｗｅｎｄｅｎｍａｎｎ ＆
Ｐｅｎｄａｌｌꎬ ２００６)及其与酶活性(罗娜娜等ꎬ２０２３)微

生物的相互关系ꎮ 土壤微生物对 ＳＯＣ 动态具有重

要影响(李研妮ꎬ２０２３ꎻ薛志婧等ꎬ２０２３)ꎮ 微生物

群落组成和丰度因植被恢复而发生的变化可能会

对土壤碳组分具有重要影响ꎬ反之ꎬ土壤碳组分也

会影响土壤微生物群落结构ꎮ 因此ꎬ迫切需要清

楚地了解植被恢复后土壤微生物群落与 ＳＯＣ 及组

分的关系ꎮ
微生物的个体活性直接影响土壤碳的周转ꎬ

微生物群落结构是生态系统健康和可持续性的重

要指标(Ｌｅｗｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎬ植被恢复会影响土壤

微生物群落的变化ꎬ改善土壤生态系统的能量循

环现状ꎬ进而影响土壤生态系统的稳定性(Ｘｕ ＆
Ｗａｎｇꎬ ２０１４ꎻ Ｑｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 土地利用变化会

引起微生物和 ＳＯＣ 的变化ꎬ然而不同土地利用下

土壤微生物是否影响 ＳＯＣ 及组分的动态仍存在不

确定性ꎮ 植被恢复增加土壤碳的输入ꎬ土壤碳的

大量增加可以促进土壤微生物生长或改变微生物

０２０１ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



多样性ꎬ从而增加 ＳＯＣ 储存ꎮ 相反ꎬ大量植物残体

碳的输入可能会降低土壤微生物对碳的利用效率

或分解土壤有机质的效率ꎬ最终导致土壤碳储量

的减少(潘思炼ꎬ２０２２ꎻ李研妮ꎬ２０２３ꎻ薛志婧等ꎬ
２０２３)ꎮ 然而ꎬ植被恢复后土壤微生物群落与土壤

碳组分之间的相互作用仍知之甚少( Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 究竟哪类特征指示微生物类群与 ＳＯＣ 及

组分密切相关尚未清楚ꎬ尤其在脆弱的喀斯特生

态系统中鲜见报道ꎮ
中国西南地区裸露型喀斯特分布面积为

５１.３６ 万 ｋｍ２(袁道先ꎬ２００８)ꎬ由于脆弱的地质背

景加上不合理的土地利用等人为活动ꎬ土壤侵蚀

和土地退化严重ꎬ导致石漠化问题非常突出( Ｊｉａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 直到 １９９９ 年以后退耕还林和石漠

化治理工程的实施ꎬ水土流失得到有效控制ꎬ石漠

化发展趋势得到有效遏制(蒋忠诚等ꎬ２０１６)ꎮ 植

被恢复对喀斯特地区土壤有机碳有积极的影响ꎬ
被认为是提高脆弱生态系统碳固存的主要措施

(Ｈｕ ＆ Ｌａｎꎬ ２０２０ꎻＨｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 因此ꎬ通过植

被恢复固存土壤碳被认为是减少大气二氧化碳的

一项主要战略ꎬ对调节气候变化具有重要作用

(Ｄｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 已有研究表明喀斯特地区植

被恢复能够促进 ＳＯＣ 的储存和积累(刘淑娟等ꎬ
２０１６ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｌａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ 龙启霞等ꎬ２０２２ꎻ罗娜娜等ꎬ２０２３)ꎬ改变

土壤微生物群落结构( Ｘｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 然而ꎬ这些研究并未

阐明植被恢复后土壤微生物群落与 ＳＯＣ 及组分的

相互关系ꎮ 鉴于此ꎬ本研究以贵州喀斯特高原峡

谷花江石漠化综合治理示范区为研究区ꎬ以耕地

土壤为对照ꎬ选取 ２ 种主要植被恢复模式(人工花

椒林和天然次生林)的表层(０ ~ ２０ ｃｍ)土壤为研

究对象ꎬ通过测定 ＳＯＣ 及组分 [易氧化有机碳

( ｅａｓｉｌｙ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ＥＯＣ )、 颗 粒 有 机 碳

(ｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬＰＯＣ)、矿物结合有机碳

(ｍｉｎｅｒａｌ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬＭＯＣ)]含量ꎬ采
用高通量测序技术分析土壤微生物群落组成和多

样性ꎬ拟探讨以下问题:(１)植被恢复是否会改变

土壤微生物群落结构ꎻ(２)土壤有机碳及组分如何

响应植被恢复ꎬ这些变化是否与微生物群落相关

联ꎬ与哪些类群微生物有关ꎮ 本研究以期为喀斯

特石漠化地区退化植被和土壤的生态恢复提供理

论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究区概况

研究区位于贵州黔西南自治州贞丰县与安顺

市关岭县交界处的北盘江峡谷花江段ꎬ总面积

５１.６ ｋｍ２ꎬ其中岩溶面积占 ８８.１％ꎮ 研究区为典型

喀斯特高原峡谷地貌ꎬ海拔 ４５０ ~ １ ４５０ ｍꎬ基岩裸

露ꎬ植被覆盖率较低ꎬ为中强度石漠化地区ꎮ 研究

区属于干燥、炎热的干热河谷气候ꎬ年均温 １８. ４
℃ ꎬ平均年降水量 １ １００ ｍｍꎮ 土壤以石灰土为主ꎬ
土层浅薄且分布不连续ꎬ土壤的保水性、耐旱性

差ꎬ水土流失严重ꎬ石漠化强度发育ꎬ生态环境十

分脆弱ꎮ
自 １９９９ 年国家启动退耕还林计划项目(Ｇｒａｉｎ

ｆｏｒ Ｇｒｅｅｎ Ｐｒｏｊｅｃｔ)后ꎬ大量坡耕地退耕为人工林、次
生林和草地ꎮ 天然次生林和花椒林种植年龄为

１５ ~ ２０ ａꎮ 天然次生林群落结构有乔木、灌木和草

本植物ꎬ主要植被为香椿 ( Ｔｏｏｎａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)、栾树

(Ｋｏｅｌｒｅｕｔｅｒｉａ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ)、毛桐(Ｍａｌｌｏｔｕｓ ｂａｒｂａｔｕｓ)、
荚 蒾 ( Ｖｉｂｕｒｎｕｍ ｄｉｌａｔａｔｕｍ )、 粗 糠 柴 ( Ｍａｌｌｏｔｕｓ
ｐｈｉｌｉｐｐｅｎｓｉｓ)等ꎮ 花椒林被认为是该区石漠化治理

或生态恢复过程中优先考虑的经济型植被(白义

鑫等ꎬ２０２０)ꎮ 花椒林的管理较为粗放ꎬ通过每年

定期进行适当的修剪管理保证花椒能够有效的采

光和通风ꎬ并使用较多的除草剂、复合肥和农药ꎮ
耕地主要种植玉米ꎬ采用传统耕作方式进行粗放

管理ꎬ每年定期除草、施肥(化肥、复合肥和农家

肥)、翻土等管理ꎮ
１.２ 样地设置、土壤样品采集和研究对象

２０１８ 年 １１ 月ꎬ在研究区内设置 ３ 个采样地

点ꎬ每个采样地点均包括次生林、花椒林和耕地 ３
种土地利用类型ꎮ 在每个采样地点中ꎬ次生林和

花椒林均为相邻的坡耕地退耕ꎬ３ 种土地利用类型

的岩性、土壤类型、坡度、坡向、海拔等自然背景条

件相似(表 １)ꎮ 在 ３ 个采样地点中次生林、花椒林

和耕地中分别设置 ３ 个样方ꎬ样方大小分别为 １０
ｍ × １０ ｍ、５ ｍ × ５ ｍ 和 ５ ｍ × ５ ｍꎮ 在每个样方

内ꎬ按照“Ｓ”型布点混合采样ꎬ分别采集表层 ０ ~ １０
ｃｍ 和 １０ ~ ２０ ｃｍ 的土壤ꎬ共采集 １８ 个土壤样品ꎬ
每个土样约 ２ ｋｇꎮ 土壤采集后装于密封塑料袋中

混合均匀ꎬ带回实验室去除地表凋落物和石子并

自然风干ꎬ研磨过 ２ ｍｍ 筛子ꎬ用于土壤理化性质
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表 １　 植被恢复样地基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌｏｔ

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｓｉｔｅ

土地利用类型
Ｌａｎｄ ｕｓｅ ｔｙｐｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

坡度
Ｓｌｏｐｅ
( °)

坡向
Ａｓｐｅｃｔ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

１ 耕地
Ｃｒｏｐｌａｎｄ

１０５°３６′３６″ Ｅ ２５°４２′００″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

２４.８９２ １ 西
Ｗｅｓｔ

７５８

花椒林
Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｂｕｎｇｅａｎｕｍ ｆｏｒｅｓｔ

１０５°３６′３６″ Ｅ ２５°４２′００″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

２８.１０１ ５ 西南
Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ

７５４

天然次生林
Ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ

１０５°３６′３６″ Ｅ ２５°４２′００″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

２５.３２３ ８ 西北
Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ

７３８

２ 耕地
Ｃｒｏｐｌａｎｄ

１０５°３７′１２″ Ｅ ２５°４２′００″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

１７.６３１ １ 西南
Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ

８４２

花椒林
Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｂｕｎｇｅａｎｕｍ ｆｏｒｅｓｔ

１０５°３７′１２″ Ｅ ２５°４２′００″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

１６.１８４ ６ 西南
Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ

８４６

天然次生林
Ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ

１０５°３７′１２″ Ｅ ２５°４２′００″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

１４.５６７ ５ 西南
Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ

８２０

３ 耕地
Ｃｒｏｐｌａｎｄ

１０５°３８′２４″ Ｅ ２５°４１′２４″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

１５.９８０ ７ 南
Ｓｏｕｔｈ

７３５

花椒林
Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｂｕｎｇｅａｎｕｍ ｆｏｒｅｓｔ

１０５°３８′２４″ Ｅ ２５°４１′２４″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

１１.７０８ ６ 东南
Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ

７３１

天然次生林
Ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ

１０５°３８′２４″ Ｅ ２５°４１′２４″ Ｎ 石灰土
Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｓｏｉｌ

１１.３２９ ０ 南
Ｓｏｕｔｈ

７３９

及有机碳测定ꎮ 土壤微生物样品使用经过消毒灭

菌处理的铲子和手套进行采集ꎬ分别采集表层 ０ ~
１０ ｃｍ 和 １０ ~ ２０ ｃｍ 的土壤大约 ２５ ｇ 并装入灭菌

离心管ꎬ使用便携式冰箱当天运回实验室ꎬ并于

－８０ ℃冷冻保存待用于土壤微生物分析ꎮ 本研究

选取耕地土壤作为对照ꎬ以自然恢复的次生林、人
工恢复花椒林的土壤为研究对象(图 １)ꎮ
１.３ 分析方法

１.３.１ 土壤有机碳及组分变化分析　 土壤样品研磨

过 ０.２５ ｍｍ 筛后用稀 ＨＣｌ(４ ｍｏｌＬ￣１)去除无机碳ꎬ
使用元素分析仪 － 稳定同位素质谱 仪 ( Ｖａｒｉｏ
ＩＳＯＰＯＴＥ Ｃｕｂｅ￣ＩｓｏｐｒｉｍｅꎬＥｌｅｍｅｎｔａｒ 公司ꎬ德国)测定

ＳＯＣ 含量ꎮ 参照 Ｃａｍｂａｒｄｅｌｌａ 和 Ｅｌｌｉｏｔｔ(１９９２)的方

法测定 ＰＯＣ 和 ＭＯＣ 的含量ꎬ具体操作如下:称取过

２ ｍｍ 筛的风干土样共 ２０ ｇꎬ放入 ２５０ ｍＬ 三角瓶中ꎬ
加入六偏磷酸钠(５ ｇＬ￣１)共 ６０ ｍＬꎬ手摇 １０ ~ １５
ｍｉｎ 后放入往复式振荡器(１８ ℃ꎬ９０ ｒｍｉｎ￣１)上振

荡 １８ ｈꎬ将分散液过 ５３ μｍ 筛后用去离子水洗至筛

下水澄清ꎬ筛上部分为颗粒有机质ꎬ分离后于铝盒

中 ８０ ℃烘干 ２４ ｈ 后进行称量并计算其占全土的百

分比ꎬ随后研磨过 ０.１４９ ｍｍ 筛ꎬ取适当重量样品测

定 ＳＯＣ 含量ꎬ乘以其所占全土的百分比得出 ＰＯＣ
含量ꎮ 筛下部分( <５３ μｍ) 为矿物结合有机质ꎬ其
ＭＯＣ 含量为 ＳＯＣ 含量与 ＰＯＣ 含量之差ꎮ

土壤 ＥＯＣ 含 量 测 定 采 用 ３３３ ｍｍｏｌ  Ｌ￣１

ＫＭｎＯ４氧化比色法(Ｃａｍｂａｒｄｅｌｌａ ＆ Ｅｌｌｉｏｔｔꎬ １９９２):
称取过 ０.２５ ｍｍ 筛的风干土样放入 ５０ ｍＬ 离心管

中ꎬ加入 ２５ ｍＬ ３３３ ｍｍｏｌＬ￣１ ＫＭｎＯ４溶液后于振

荡机上振荡 １ ｈꎬ同时进行空白试验ꎬ３ 次重复ꎮ 振

荡后样品离心 ５ ｍｉｎ(４ ０００ ｒ ｍｉｎ￣１)ꎬ取上清液用

去离子水按 １ ∶ ２５０ 稀释ꎮ 用分光光度计在 ５６５
ｎｍ 波长处进行比色ꎬ根据消耗的 ＫＭｎＯ４量和不含

土壤的空白组进行比较ꎬ计算土壤 ＥＯＣ 含量ꎮ
１.３.２ 土壤微生物(细菌和真菌)群落分析 　 微生

物 ＤＮＡ 提取和测定:根据 ＦａｓｔＤＮＡ® Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ (ＭＰ
ＢｉｏｍｅｄｉｃａｌｓꎬＵｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ) ＤＮＡ 抽提试剂盒进行

微生物群落总 ＤＮＡ 抽提ꎬ利用 １％琼脂糖凝胶电

泳检测 ＤＮＡ 质量(电压 ５ Ｖｃｍ ￣１ꎬ时间 ２０ ｍｉｎ)ꎬ
ＤＮＡ 浓 度 和 纯 度 使 用 紫 外 分 光 光 度 计

ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ ( Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ ＵＳ)进行

测定ꎮ
Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序:选用前引物 ３３８Ｆ ( ５′￣

ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′) 和后引物 ８０６Ｒ
(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)对土壤细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３－Ｖ４ 区进行扩增ꎬ选用前引物

ＩＴＳ１Ｆ( ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ)和后引物

ＩＴＳ２Ｒ( ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ) 对土壤真菌

ＩＴＳ１－ＩＴＳ２ 区进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 将同一样本的 ＰＣＲ

２２０１ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



产物混合后使用 ２％琼脂糖凝胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬ利
用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ ( Ａｘｙｇｅｎ
Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｕｎｉｏｎ Ｃｉｔｙꎬ ＣＡꎬ ＵＳＡ) 进行回收产物

纯化ꎬ２％琼脂糖凝胶电泳检测ꎮ 将 ＰＣＲ 产物用

ＱｕａｎｔｕｓＴＭ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ ( Ｐｒｏｍｅｇａꎬ ＵＳＡ)进行检测、
定量ꎮ 根据每个样本的测序量要求ꎬ进行相应比

例的混合ꎮ 使用 ＮＥＸＴＦＬＥＸ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ￣Ｓｅｑ Ｋｉｔ 进
行建库ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 ＭｉｓｅｑＰＥ３００ 平台进

行测序(上海美吉生物医药科技公司)ꎮ
序列拼接及物种注释:使用 Ｆａｓｔｐ 软件对原始

测序序列进行质控ꎬ使用 Ｆｌａｓｈ 软件进行拼接ꎮ 使

用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件ꎬ根据 ９７％的相似度对序列进行

ＯＴＵ 聚类ꎬ并使用 ＵＣＨＩＭＥ 软件剔除嵌合体ꎬ得到

ＯＴＵ 代 表 序 列ꎬ 并 生 成 ＯＴＵ 表 格ꎮ 利 用 ＲＤＰ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ (ｈｔｔｐ: / / ｒｄｐ. ｃｍｅ. ｍｓｕ. ｅｄｕ / )以 Ｓｉｌｖａ 数据

库(ＳＳＵ１３２)为参考ꎬ对每条序列进行物种分类注

释ꎬ并设置比对置信度阈值为 ７０％ꎮ
１.４ 统计方法

实验数据采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 和 ＳＰＳＳ ２６.０ 软件

进行处理ꎬ利用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 绘制图形ꎮ 采用单因

素方差分析( ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)和多重比较最小显

著差异法( ｌｅａｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅꎬＬＳＤ)分析植

被恢复对 ＳＯＣ 及组分含量的影响(Ｐ<０.０５)ꎮ 微

生物群落多样性( Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ)、群落丰富

度(Ｃｈａｏ １)和群落覆盖率(均匀度)的 α 多样性指

数由 Ｍｏｔｈｕｒ (ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ.１.３０.２ꎬ ｈｔｔｐｓ: / / ｍｏｔｈｕｒ.ｏｒｇ /
ｗｉｋｉ / ｃａｌｃｕｌａｔｏｒｓ / )计算ꎬ并使用 ｏｎｅ ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 和

ＬＳＤ 法分析不同土地利用间的差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 使

用 主 坐 标 分 析 ( ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ
ＰＣｏＡ)和 ＡＮＯＳＩＭ 分析(Ｐ<０.０５)ꎬ比较不同土地

利用类型之间的微生物群落相似性ꎮ Ｋｒｕｓｋａｌ￣
Ｗａｌｌｉｓ Ｈ￣ｔｅｓｔ (Ｐ<０.０５)用于检验多组样品中微生

物丰 度 是 否 有 显 著 性 差 异ꎮ 采 用 斯 皮 尔 曼

(Ｓｐｅａｒｍａｎ)相关分析土壤微生物群落与 ＳＯＣ 及组

分的关系(Ｐ< ０. ０５)ꎬ并使用 Ｈｅａｔｍａｐ 图可视化ꎮ
上 述 ＰＣｏＡ、 ＡＮＯＳＩＭ、 Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ Ｈ￣ｔｅｓｔ、
Ｓｐｅａｒｍａｎ 秩相关分析和 Ｈｅａｔｍａｐ 均使用 Ｒ 语言

(Ｖｅｒｓｉｏｎ ３.３.１)实现ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 土壤有机碳及组分含量变化

植被恢复显著影响 ＳＯＣ 及其组分含量(ＭＯＣ

除外) (图 ２ꎬ表 １)ꎮ 在 ２ 个土层中 ( ０ ~ １０ ｃｍ、
１０ ~ ２０ ｃｍ)ＳＯＣ 及其组分含量的变化趋势基本为

次生林>花椒林>耕地ꎮ 在 ０ ~ １０ ｃｍ 土层中ꎬ与耕

地相比ꎬ花椒林中 ＳＯＣ、ＥＯＣ、ＰＯＣ 的含量分别提

高了 ８.７％、１９.０％、４７.５％ꎬＭＯＣ 含量下降了５.３％ꎻ
次生林 ＳＯＣ、ＥＯＣ、ＰＯＣ、ＭＯＣ 的含量分别提高了

３８％、５３％、１１８％、９％ꎮ 在 １０ ~ ２０ ｃｍ 土层中ꎬ花椒

林、次生林 ＳＯＣ、ＭＯＣ 的含量较耕地没有显著增

加ꎬ但 ＰＯＣ 含量分别提高了 ６９％和 ４５％ꎮ 与次生

林相比ꎬ花椒林 ＰＯＣ、ＥＯＣ 的含量较耕地提升幅度

较小ꎮ
２.２ 土壤微生物多样性及群落组成变化

在 ＯＴＵ 分类学水平下ꎬＰＣｏＡ 分析发现耕地和

花椒林在主成分轴上与天然次生林细菌群落有明

显差异(图 ３:Ａ、Ｃ)ꎻ耕地分别与花椒林和天然次生

林的真菌群落在 ＰＣ１ 轴上有明显差异(图 ３:Ｂ、Ｄ)ꎮ
ＡＮＯＳＩＭ 组间差异表明ꎬ在 ０ ~ １０ ｃｍ 土层中ꎬ细菌

(Ｒ＝ ０. ３９０ ９ꎬＰ ＝ ０. ００６)和真菌(Ｒ ＝ ０. ３０８ ６ꎬＰ ＝
０.０１９)群落组成在 ３ 种土地利用间有显著差异(图
３:Ａ、Ｂ)ꎬ在 １０~ ２０ ｃｍ 的土层中细菌(Ｒ ＝ ０.３５８ ０ꎬ
Ｐ＝ ０.０４３)和真菌(Ｒ ＝ ０.４２３ ９ꎬＰ ＝ ０.０２８)群落组成

在 ３ 种土地利用间也有显著差异(图 ３:Ｃ、Ｄ)ꎬ其中

天然次生林与耕地的微生物群落差异较大ꎮ
在门分类水平下ꎬ耕地、花椒林和天然次生林

的主要优势细菌均为未分类细菌( ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿
ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿＿Ｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、
变 形 菌 门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ )、 酸 杆 菌 门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)和绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｉｅｘｉ)ꎮ 在 ０ ~
１０ ｃｍ 土层中(图 ４:Ａ)ꎬ未分类细菌、放线菌门、变
形菌门、绿弯菌门和酸杆菌门在耕地、花椒林和天

然次 生 林 中 的 比 例 分 别 为 ６４. ４０％、 １３. ０７％、
６.２１％、６. ２２％、４. ５０％ꎬ６２. ５０％、１３. ４８％、５. ７０％、
５. ６５％、 ７. ０７％ 和 ４３. ３７％、 ２５. ３２％、 １２. ３２％、
６.２６％、４.２４％ꎬ其中放线菌门 的 变 化 较 大ꎮ 在

１０ ~ ２０ ｃｍ 土层中(图 ４:Ｃ)ꎬ未分类细菌、放线菌

门、酸杆菌门、变形菌门和绿弯菌门在耕地、花椒

林和 天 然 次 生 林 中 的 比 例 分 别 为 ６３. ０３％、
１１.４８％、７.１１％、５.６０％、５.７５％ꎬ６４.３６％、１２.６７％、
６.２３％、６.０１％、４.８８％和 ５８.４４％、１５.５２％、６.７８％、
６.００％、５.２５％ꎮ

在门分类水平下ꎬ耕地、花椒林和天然次生林

的主要优势真菌均为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、未分

类 真 菌 ( ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ ＿＿ Ｆｕｎｇｉ )、 担 子 菌 门
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(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)和被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ 在

０ ~ １０ ｃｍ 的土层中(图 ４:Ｂ)ꎬ子囊菌门、未分类真

菌、担子菌门和被孢霉门在耕地、花椒林和天然次

生林中的比例分别为 ８８. ３７％、 １. ８９％、 １. ７３％、
６.８９％ꎬ７６.５６％、７.２７％、３.９４％、１０.４９％ꎬ５６.４０％、
２６.３２％ꎬ１４.５９％、２.２０％ꎮ 在 １０ ~ ２０ ｃｍ 的土层中

(图 ４:Ｄ)ꎬ子囊菌门、未分类真菌、担子菌门和被

孢霉门在耕地、花椒林和天然次生林中的比例分

别为 ８２. ９３％、 ５. ４９％、 ２. ８２％、 ８. ０５％ꎬ ８４. ２８％、
２.４６％、９. ２７％、２. ８２％ꎬ６７. ８２％、１９. ５０％、９. ７７％、
２.２９％ꎮ 总体上ꎬ耕地、花椒林和天然次生林的主

要细菌、真菌物种相似ꎬ但相对丰度差异较大ꎮ
由图 ５ 可知ꎬ３ 种土地利用类型之间的 ＯＴＵｓ 存

在差异ꎮ 在 ０~１０ ｃｍ 的土层中ꎬ３ 种土地利用类型

共有 １ ７９１ 个细菌 ＯＴＵｓꎬ占总 ＯＴＵｓ 的２８.６４％ (图
５:Ａ)ꎬ耕地、花椒林和天然次生林中独有的 ＯＴＵｓ 数
量分别为 ９２９ 个、１ １２３ 个和 ７９５ 个(图 ５:Ａ)ꎮ 在

１０~２０ ｃｍ 的土层中ꎬ３ 种土地利用类型共有 １ ６８１
个细菌 ＯＴＵｓꎬ占总 ＯＴＵｓ 的 ２７.３６％ (图 ５:Ｃ)ꎮ 耕

地、花椒林和天然次生林中独有的 ＯＴＵｓ 数量分别

为 １ ０９７ 个、８３６ 个和 １ ０８０ 个(图 ５:Ｃ)ꎮ 在 ０ ~ １０
ｃｍ 的土层中ꎬ３ 种土地利用类型共有 ４１４ 个真菌

ＯＴＵｓꎬ占总 ＯＴＵｓ 的１５.２９％(图 ５:Ｂ)ꎮ 耕地、花椒

林和天然次生林中独有的 ＯＴＵｓ 数量分别为 ４４１
个、４４０ 个和 ７１７ 个(图 ５:Ｂ)ꎮ 在 １０~２０ ｃｍ 的土层

中ꎬ３ 种土地利用类型共有 ３４４ 个真菌 ＯＴＵｓꎬ占总

ＯＴＵｓ 的 １３.８２％(图 ５:Ｄ)ꎮ 耕地、花椒林和天然次

生林中独有的 ＯＴＵｓ 数量分别为 ４９１ 个、３７４ 个和

７２０ 个(图 ５:Ｄ)ꎮ 真菌共有物种的比例明显比细菌

共有物种的比例低ꎮ
在 ＯＴＵ 分类学水平下的细菌、真菌群落 α 多

样性在不同土地利用类型间均无显著差异 (表

２)ꎬ说明植被恢复没有显著改变细菌、真菌群落 α
多样性ꎮ
２.３ 土壤有机碳组分变化和土壤微生物类群的关系

Ｓｐｅａｒｍａｎ 秩相关分析表明ꎬＳＯＣ、ＰＯＣ 和 ＭＯＣ
的含量与细菌(图 ６:Ａ)中浅野氏菌属、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ ＿＿
６７￣１４、土壤红杆菌属、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ ＿＿Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、
链霉菌属和 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ ＿＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 的相对丰

度呈 显 著 正 相 关 ( Ｐ < ０. ０５ )ꎬ 与 ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿＿
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ 的相对丰度呈显著负相关(Ｐ<
０. ０５ )ꎻ 与 真 菌 ( 图 ６: Ｂ ) 中 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｐ ＿＿
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、 Ｓｅｔｏｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ ＿＿

Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ ＿＿Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ 和 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿
ｋ ＿＿Ｆｕｎｇｉ 的相对丰度呈显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎬ与枝

孢菌属、棘壳孢属、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ ＿＿Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ、绿僵

菌属、 耳 孢 霉 属、 外 瓶 霉 属 和 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｐ ＿＿
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 的相对丰度呈显著负相关 ( Ｐ <
０.０５)ꎮ 总体上ꎬ大部分与有机碳组分密切相关的属

均属于放线菌门和子囊菌门ꎮ

３　 讨论

３.１ 植被恢复对土壤微生物群落结构的影响

本研究中ꎬ耕地转换为天然次生林、花椒林后

主导的土壤细菌为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门

和绿弯菌门ꎮ 这与以前喀斯特地区关于植被恢复

后的研究结果一致( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 与细菌的规

律相似ꎬ门水平上ꎬ３ 种土地利用类型土壤真菌均

以子囊菌门、未分类真菌、担子菌门和被孢霉门为

优势真菌ꎬ其中子囊菌门和担子菌门所占比例约

为 ８０％ꎮ 这与其他喀斯特地区的研究结果一致ꎬ
如陈惠君等(２０２１)发现广西环江喀斯特峰丛洼地

灌木林、次生林、原生林 ３ 种森林土壤真菌由子囊

菌门、担子菌门、被孢霉门和未分类真菌组成ꎬ其
中子囊菌门和担子菌门所占比例接近 ８０％ꎮ 程跃

扬等(２０２０)发现会仙岩溶湿地 ５ 种土地利用方式

土壤真菌以子囊菌门为最优势菌ꎬ担子菌门为次

优势菌ꎮ 这表明本研究区植被恢复后不足以显著

影响土壤优势微生物组成ꎬ也表明这些微生物能

够很好地适应不同的土壤环境ꎮ 此外ꎬ也可能与

土地利用历史对土壤微生物的影响是一个长期作

用的过程有关ꎮ 人为干扰对土壤微生物群落的影

响可能在较长时间内持续存在(张露琪等ꎬ２０１９)ꎮ
花椒林和次生林均由耕地转化而来ꎬ有共同的土

地利用历史ꎮ 然而ꎬＱｉｕ 等( ２０２０)发现云南喀斯

特 断 陷 盆 地 不 同 土 地 利 用 类 型 土 壤 以

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ 最丰富ꎮ 这可能是因为喀斯特环

境高度的空间异质性孕育着多样的土壤微生物

( Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 尽管植被恢复后土壤细菌和

真菌优势菌门并未发生变化ꎬ但是ꎬ本研究表明其

相对丰度和群落结构发生了明显变化ꎮ 这说明在

植被类型、土地管理和土壤环境等因素的共同作

用下(Ｘｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻ 陈惠君等ꎬ
２０２１)ꎬ土壤生态因子发生了改变ꎬ进而导致土壤

细菌和真菌群落结构的变化ꎮ 不同植被类型下ꎬ
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图 １　 贵州喀斯特高原峡谷关岭———花江石漠化示范区位置
Ｆｉｇ. １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｕａｎｌｉｎｇ — Ｈｕａｊｉａｎｇ ｒｏｃｋｙ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｉｏｎ ｚｏｎｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ ｋａｒｓｔ ｐｌａｔｅａｕ ｃａｎｙｏｎ

Ａ. 土层深度 ０~ １０ ｃｍꎻ Ｂ. 土层深度 １０~ ２０ ｃｍꎮ 不同小写字母表示显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ａ. Ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ０－１０ ｃｍꎻ Ｂ. Ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ ｏｆ １０－２０ ｃｍ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５).

图 ２　 植被恢复对土壤有机碳组分含量的影响
Ｆｉｇ. ２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｆｒａｃｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

土壤细菌和真菌所处的微环境不同ꎬ产生的凋落

物和根系分泌物也不同ꎬ其因可利用的凋落物和

根系资源的复杂程度不同而导致土壤细菌和真菌

群落结构存在差异ꎮ 土壤细菌和真菌群落结构差
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Ａ. 细菌(０~ １０ ｃｍ)ꎻ Ｂ. 真菌(０~ １０ ｃｍ)ꎻ Ｃ. 细菌(１０~ ２０ ｃｍ)ꎻ Ｄ. 真菌(１０~ ２０ ｃｍ)ꎮ ＣＬ. 耕地ꎻ ＭＦ. 花椒林ꎻ ＮＦ. 天然次生
林ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｂａｃｔｅｒｉａ (０－１０ ｃｍ)ꎻ Ｂ. Ｆｕｎｇｉ (０－ １０ ｃｍ)ꎻ Ｃ. Ｂａｃｔｅｒｉａ (１０－ ２０ ｃｍ)ꎻ Ｄ. Ｆｕｎｇｉ (１０－ ２０ ｃｍ). ＣＬ. Ｃｒｏｐｌａｎｄꎻ ＭＦ. Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ
ｂｕｎｇｅａｎｕｍ ｆｏｒｅｓｔꎻ ＮＦ. Ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 植被恢复对土壤细菌和真菌 β多样性的影响
Ｆｉｇ. ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ

异体现在主要物种相对丰度的差异ꎮ 植被恢复后

细菌中放线菌门和绿弯菌门的相对丰度变化最

大ꎮ 花椒林和次生林土壤放线菌门的相对丰度高

于耕地ꎬ放线菌门的成员通常是共营养生物ꎬ能在

碳氮含量较高的土壤中大量生存( Ｔｒｉｐａｔｈｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 花椒林和次生林较高碳氮含量 ( Ｌａｎꎬ

２０２１)可能是导致放线菌门的相对丰度较耕地高

的原因ꎮ 绿弯菌门是 １ 个兼性厌氧菌门ꎬ酷爱营

养贫乏的土壤 ( Ｃｏｓｔｅｌｌｏ ＆ Ｓｃｈｍｉｄｔꎬ ２００６)ꎮ Ｌａｎ
(２０２１)研究发现耕地和花椒林中的土壤养分低于

次生林ꎬ因此耕地和花椒林土壤的绿弯菌门丰度

高于次生林ꎮ 植被恢复后土壤真菌优势菌门的相
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图 ４　 植被恢复后土壤细菌和真菌群落的组成
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｆｔｅｒ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ

对丰度变化较大ꎮ 变形菌门属于兼性营养和好氧

异养型细菌(Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ ＆ Ｐｈｉｌｉｐｐｏｔꎬ ２０１３)ꎬ适合在

有机质含量和营养丰富的土壤中生存( Ｆｉｅｒｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ Ｚｈａｎｇ 等(２０１６)和 Ｗａｎｇ 等(２０１８)也
证实了耕地退耕为林后增加了变形菌门的相对丰

度ꎮ 但是ꎬ本研究发现植被恢复后变形菌门的相

对丰度变化不大ꎬ这可能是因为变形菌门的大多

数成员都有广泛的栖息地ꎬ是原核生物中最大的

分支之一(Ｇｕｐｔａꎬ ２０００)ꎮ 此外ꎬ耕地施用化肥和

粪便提高了变形菌门的丰度(Ｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
植被恢复降低了子囊菌门的相对丰度(６２.０６％ ~
８５.７１％)ꎬ天然次生林中子囊菌门的比例最低ꎮ 刘

雯雯等(２０１９)也发现随着植被恢复子囊菌门的相

对丰富度逐渐下降ꎮ 子囊菌门主要为腐生菌ꎬ是

土壤中动植物残体等大分子有机物的重要分解

者ꎬ因此有机质含量和凋落物来源丰富的土壤ꎬ其
相对丰度也较高(陈惠君等ꎬ２０２１)ꎮ 这与本研究

的结果相反ꎬ这可能与耕地受特定的外界因素调

控有关(如土壤的施肥和耕作)ꎮ 植被恢复增加了

担子菌门(３.６１％ ~ １７.０２％)的相对丰度ꎮ 这可能

是花椒林和次生林通气性良好且土壤 ｐＨ 值较低

有利于提高担子菌门的丰度(刘立玲等ꎬ２０２２)ꎮ
担子菌门能够降解木质素等难以分解的有机物质

(徐林芳等ꎬ２０２３)ꎮ 耕地植被恢复之前的人为干

扰大ꎬ不利于土壤中木质组分的累积ꎬ植被恢复后

植物残体输入和木本植物多样性的增加更有利于

担子菌门类真菌的生长(张露琪等ꎬ２０１９)ꎮ 本研

究中未分类细菌的比例最高ꎬ未分类真菌占有一
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图 ５　 土壤细菌和真菌的物种 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ. ５　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ

定比例ꎬ它们变化较大ꎬ但由于无法鉴定ꎬ可能是

未来喀斯特地区深入研究的关键ꎮ
植被恢复后土壤细菌和真菌群落 α 多样性均

无显著变化ꎬ表明 α 多样性对土地利用的变化响

应不敏感ꎮ 这与 Ｓｕｎ 等(２０２０)和张露琪等(２０１９)
的结论一致ꎮ 郭城(２０２１)的研究发现ꎬ喀斯特高

原石漠化地区不同植被恢复模式土壤细菌和真菌

群落多样性变化不明显ꎬ与植被状况的变化没有

明显的相关性ꎮ 本研究中ꎬ由于人为干扰ꎬ耕地土

壤细菌和真菌群落结构相对不稳定ꎬ为其微生物

群落间的竞争提供了空间ꎬ而花椒林土壤微生物

群落较少受人为干扰ꎬ天然次生林几乎没有人为

干扰ꎬ土壤微生态系统可能相对稳定ꎬ加上相同土

地利用历史的长期影响ꎬ导致了微生物群落多样

性与耕地不明显ꎮ 因此人为扰动对土壤微生物群

落多样性的影响可能在较长时间内持续存在ꎮ 也

有研究表明ꎬ随着植被恢复ꎬ土壤细菌群落多样性

降低(张瑞海等ꎬ２０２１)ꎬ土壤真菌群落多样性逐渐

增加(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ
３.２ 植被恢复对土壤有机碳及组分的影响

ＳＯＣ 含量主要受凋落物、根系分泌物以及生

物量等的碳输入和土壤呼吸、淋失等碳输出的平

衡(Ｊｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 本研究结果显示ꎬ植被恢复总

体上显著提高了 ＳＯＣ 及组分含量(ＭＯＣ 除外)ꎬ特
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表 ２　 植被恢复对土壤微生物 α多样性的影响
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

土层
Ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ
( ｃｍ)

土地利用类型
Ｌａｎｄ ｕｓｅ ｔｙｐｅ

微生物
Ｍｉｃｒｏｂｅ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ

均匀度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

０~ １０ 耕地
Ｃｒｏｐｌａｎｄ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

７２２.３１±４６.１０ａ ０.９９７±０.０００ ２ａ ４.１０±０.２４ａ ０.０５３±０.０１３ ０ａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

３ ０８１.７０±１１１.３６ａ ０.９７０±０.００１ １ａ ６.３８±０.０４ａ ０.００４±０.０００ ３ａ

花椒林
Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ
ｂｕｎｇｅａｎｕｍ

ｆｏｒｅｓｔ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

７６０.５２±１７.５１ａ ０.９９７±０.０００ ２ａ ４.３４±０.２０ａ ０.０３７±０.００８ ０ａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

２ ６５１.９７±１２４.７３ａ ０.９８０±０.００１ ２ａ ６.２６±０.０８ａ ０.００５±０.０００ ４ａ

天然次生林
Ｎａｔｕｒａｌ

ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｆｏｒｅｓｔ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

９４８.２５±１３３.７９ａ ０.９９５±０.０００ ０ａ ３.５１±０.３４ａ ０.１２０±０.０２０ ０ａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

２ ５６５.８８±１１１.５１ａ ０.９８０±０.００１ ２ａ ６.１６±０.１１ａ ０.０１０±０.００１ ０ａ

１０~ ２０ 耕地
Ｃｒｏｐｌａｎｄ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

６２０.２５±５５.３８ａ ０.９９８±０.０００ ３ａ ３.９１±０.２７ａ ０.０６２±０.０１８ ０ａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

３ ０８１.７０±１１１.３６ａ ０.９７０±０.００１ １ａ ６.３８±０.０４ａ ０.００４±０.０００ ３ａ

花椒林
Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ
ｂｕｎｇｅａｎｕｍ

ｆｏｒｅｓｔ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

６３１.９１±２０.３６ａ ０.９９７±０.０００ ０ａ ３.１７±０.１１ａ ０.２１０±０.０２０ ０ａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

２ ８５７.６２±１６３.６４ａ ０.９８０±０.００１ ５ａ ６.２１±０.１２ａ ０.０１０±０.００１ ２ａ

天然次生林
Ｎａｔｕｒａｌ

ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｆｏｒｅｓｔ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

７９４.３５±９５.９８ａ ０.９９７±０.０００ ３ａ ３.４３±０.４８ａ ０.１５０±０.０５０ ０ａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

２ ６６１.３４±１１０.８２ａ ０.９８０±０.００１ ０ａ ６.１２±０.０９ａ ０.０１０±０.０００ ９ａ

　 注: 相同小写字母表示无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｓａｍｅ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ>０.０５) .

别是天然次生林的有机碳含量增加最为显著ꎮ 这

可能是因为土壤活性有机碳主要源自植物的生物

量和根系分泌物(Ｃａｍｂａｒｄｅｌｌａ ＆ Ｅｌｌｉｏｔｔꎬ １９９２)ꎻ天
然次生林地表生物量(２ ２７８.３２ ｇｃｍ ￣２)大于花椒

林地表生物量(６８１.３９ ｇｃｍ ￣２)ꎬ从而使得天然次

生林有机碳含量增加最明显ꎮ 然而ꎬ植被恢复没

有明显增加 ＭＯＣ 含量ꎬ这与其他喀斯特地区研究

结果一致(Ｘｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 原因有以下 ２ 个方

面:一方面ꎬ由于 ＭＯＣ 是与粘粒和矿物质结合的

有机碳组分ꎬ相对稳定且很难分解ꎬ对土地利用的

变化不敏感(Ｃａｍｂａｒｄｅｌｌａ ＆ Ｅｌｌｉｏｔｔꎬ １９９２)ꎻ另一方

面ꎬ只有经过长期的植被恢复、有机物的输入和输

出才能达到相对平衡ꎬ非保护性的 ＰＯＣ 才会向稳

定的 ＭＯＣ 转化ꎬ从而使 ＭＯＣ 含量增加(江淼华

等ꎬ２０１８)ꎮ 总体而言ꎬ植被恢复可以增加土壤有

机碳的含量并产生更多的活性有机碳组分ꎮ
３.３ 植被恢复后土壤微生物类群对土壤有机碳的影响

土壤微生物是生态系统过程的主要驱动因

素ꎬ介导土壤有机质分解ꎬ在陆地生态系统碳的生

物地球化学动态循环中发挥着重要作用( Ｚｈａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１８ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 微生物不但参与

ＳＯＣ 转化ꎬ而且能够将 ＳＯＣ 合成代谢为自身细胞

组成ꎬ并以微生物残体形式在土壤中积累ꎬ成为土

壤固碳的主要力量(Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 然而ꎬ这种

反应可能随着植物覆盖度和类型的变化而不同

(Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８ꎻＹａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 植被恢复诱

导了土壤微生物群落的变化ꎬ可能会影响 ＳＯＣ 的

组成和含量变化(Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 本研究发现

植被恢复后 ＳＯＣ、ＥＯＣ、ＰＯＣ 的含量与放线菌门的

属浅 野 氏 菌 属、 ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿＿ ６７￣１４、 链 霉 菌 属、
ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、土壤红杆菌属ꎬ变形

菌门的属ｎｏｒａｎｋ＿ｆ ＿＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅꎬ子囊菌门的

属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｐ ＿＿ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、 Ｓｅｔｏｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ ＿＿ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ ＿＿
Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ 及未分类真菌的相对丰度呈显著正相

关(Ｐ<０.０５)ꎬ 表明这些菌群可能会促进 ＳＯＣ 及组

９２０１６ 期 李继琼等: 喀斯特高原峡谷石漠化植被恢复对土壤微生物群落结构和有机碳的影响



表示 ０.０１<Ｐ≤０.０５ꎬ 表示 ０.００１<Ｐ≤０.０１ꎮ
ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ０.０１<Ｐ≤０.０５ꎬ ａｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ０.００１<Ｐ≤０.０１.

图 ６　 属水平下土壤细菌(Ａ)、真菌(Ｂ)与有机碳组分的 Ｈｅａｔｍａｐ 分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｈｅａｔｍａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ａ)ꎬ ｆｕｎｇｉ (Ｂ)ꎬ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

０３０１ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



分的增加ꎮ 植被恢复后放线菌门、未分类真菌、子
囊菌门的相对丰度明显增加ꎬ从而增加了 ＳＯＣ 及

组分的含量ꎬ表明这些菌群可能会促进 ＳＯＣ 组分

的增 加ꎮ 相 反ꎬ 芽 单 胞 菌 未 定 属 ( ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿＿
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ)、子囊菌门的枝孢菌属、棘壳孢

属、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ ＿＿Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ、绿僵菌属、耳孢霉属、
外瓶 霉 属 和 被 孢 霉 未 定 属 ( ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｐ ＿＿
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ) 的 相 对 丰 度 显 著 负 相 关 ( Ｐ <
０.０５)ꎬ表明这些类群影响了 ＳＯＣ 的动态平衡ꎮ 植

被恢复后大量的植物残留输入可能会降低土壤微

生物对碳的利用效率和对土壤有机质的分解ꎬ最终

导致土壤碳含量的减少(Ｆｏｎｔａｉｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 总

体上ꎬ与 ＳＯＣ 及组分变化密切相关主要优势细菌和

真菌分别为放线菌门和子囊菌门ꎬ表明这两类关键

种及其之下的成员可能是影响植被恢复后 ＳＯＣ 及

组分累积和矿化的关键类群ꎮ 总之ꎬ植被恢复极大

地影响了土壤优势菌群群落和种类的丰度ꎬ这些物

种的功能可以通过反馈机制来维持碳平衡ꎮ

４　 结论

(１)研究区经过植被恢复治理可以显著提升

ＳＯＣ 及组分含量且活性有机碳组分提升更为明

显ꎬ以此可以表征土壤质量得到有效改善ꎮ
(２)研究区植被恢复并未显著改变 α 多样性ꎬ

但显著改变了细菌和真菌群落 β 多样性ꎮ 植被恢

复后细菌、真菌优势群落未发生显著变化ꎬ３ 种土

地利用类型下主要的细菌群落为放线菌门、变形

菌门、酸杆菌门和绿弯菌门ꎻ主要的真菌群落为子

囊菌门、未分类真菌、担子菌门和被孢霉门ꎮ 但

是ꎬ这些优势物种的相对丰度却发生了明显变化ꎮ
(３)与 ＳＯＣ 及组分变化密切相关的绝大部分主

要优势细菌和真菌分别为放线菌门和子囊菌门ꎬ表
明这两类关键种及其之下的成员可能是影响植被

恢复后 ＳＯＣ 及组分累积和矿化的关键类群ꎮ
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